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Resumen

A partir del hallazgo y el estudio de objetos minerales transformados por las comunidades que habitaron la cordillera
Nororiental de los Andes en tiempos precolombinos, sus restos humanos pueden analizarse hoy con las herramientas
de la genética molecular aplicadas al ADN extraido de huesos y dientes de cada individuo. El presente texto presenta
una sintesis de los trabajos publicados en los ltimos diez afios por el Instituto de Genética Humana de la Pontificia
Universidad Javeriana de Bogota, con base en el analisis del ADN de indigenas contemporaneos y precolombinos,
en un rango de tiempo que sobrepasa los 6.000 aflos. Estos estudios han aportado precisiones sobre las dinamicas
de circulacion de los pobladores de la esquina noroccidental de Suramérica en el espacio y en el tiempo. Los nuevos
hallazgos genéticos, conjugados con los conceptos aportados por la antropologia y la arqueologia sobre estas mismas
comunidades, permitiran precisar factores determinantes como la diversidad y la filiacion biologica de los diferentes
grupos humanos que se han establecido en el territorio colombiano. © 2017. Acad. Colomb. Cienc. Ex. Fis. Nat.
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Genetic characterization of the first settlers of the North-Eastern Andes in Colombia
Abstract

Beyond the discovery and study of mineral objects transformed by the communities that inhabited the North-Eastern
Andes in pre-Columbian times, human remains can be analyzed today with the tools of molecular genetics applied
to DNA extracted from bones and teeth of each individual. The present text presents a synthesis of the works
published in the past ten years by the Institute of Human Genetics at Pontificia Universidad Javeriana in Bogota,
based on the analysis of DNA of contemporary and pre-Columbian natives, in a time range of over 6,000 years.
These studies have provided insights on the dynamics of circulation in space and over time of the settlers of the
Northwest corner of South America. New genetic findings, coupled with concepts contributed by anthropology and
archaeology on these same communities, will help to precise factors such as the diversity and biological affiliation
of different human groups that have settled in the Colombian territory. © 2017. Acad. Colomb. Cienc. Ex. Fis. Nat.
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I Ciencias Biomédicas

Introduccion

Las primeras evidencias de pobladores en el territorio que
hoy comprende Colombia se han reportado en lugares tan
distantes como la costa Caribe, el valle del rio Magdalena, el
altiplano cundiboyacense y el suroccidente del pais (Correal,
1971, 1973; Friedemann & Arocha, 1985; Botiva, 1989;
Langebaek, 1992; Rodriguez, 2007; Lopez-Castafio &
Cano-Echeverri, 2011; Delgado, 2012a; Delgado, 2012b;
Aceituno, et al., 2013; Rodriguez & Vargas, 2015;
Delgado, 2017). La aparente escasez de restos humanos
prehistoricos en las zonas costeras y en las zonas selvaticas
del Pacifico y de la Amazonia se debe, probablemente, a la
exuberancia y mayor capacidad de descomposicion orga-
nica de estos ecosistemas. Sin embargo, algunos vestigios
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culturales, como las pinturas rupestres de Chiribiquete,
permiten postular que los primeros pobladores prehistoricos
transitaron también por los territorios orientales, incluida
la Orinoquia, mas de 19.000 afos antes del presente (a.
P.).(Castafio-Uribe & Van der Hammen, 1986).

En lo que tiene que ver con la sabana de Bogota, inves-
tigaciones arqueologicas de contexto han permitido postular
las primeras presencias humanas entre 10.000 y 12.000 afios
a. P. en los abrigos rocosos de Tequendama (Correal & Van
der Hammen, 1977; Neves, Hubbe & Correal, 2007).
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Estos primeros grupos de cazadores y recolectores
habrian ingresado al altiplano de los Andes orientales desde
el valle del rio Magdalena tras los pasos de los grandes ani-
males cuyos restos se han hallado en estos mismos abrigos
rocosos. De todos estos remanentes, los restos propiamente
humanos mas antiguos datados directamente hasta la fecha
no sobrepasan una edad aproximada de 10.090 £+ 90 afios
a. P. (Correal, 1979), es decir, cuatro mil afios antes del
resto humano mas antiguo del Tequendama, hallado en
Sueva, Cundinamarca, y fechado en el Groningen Cl4
Laboratorium de Holanda. A este le siguen hoy los restos
humanos hallados en la vereda de Guavio, en la cordillera
Oriental, y en la vereda de Checua, cercana al pueblo de
Nemocon, con fechas aproximadas de 9.000 y 8.000 afios
a. P., respectivamente (Groot, 1992; Rodriguez, 2011;
Sandoval & Almanza, 2012; Delgado, 2012).

Estos restos humanos, evidencia primaria del pobla-
miento prehistorico, han sido estudiados con las herramientas
clasicas de la antropologia fisica, basadas esencialmente
en la morfologia de huesos y dientes que han resistido la
degradacion biologica a través del tiempo. Pero estas piezas
macroscopicas no son las unicas evidencias organicas y
antropologicas de que dispone la ciencia para estudiar las
poblaciones prehistoricas. También el material bioldgico
celular microscopico, asi como el material molecular que
este mismo contiene en su nucleo y en su citoplasma,
pueden estudiarse hoy en el laboratorio para determinar el
origen de cada resto (humano, animal o vegetal) asociado a
estos hallazgos.

E1 ADN como recurso arqueoldgico

Una de las moléculas que se hallan contenidas en cada
célula del organismo es el acido desoxirribonucléico (ADN),
polimero de nucledtidos encadenados cuya secuencia varia
en los diferentes individuos y en las diferentes especies. El
ADN se encuentra tanto en el nticleo (ADN nuclear), como en
las mitocondrias del citoplasma (ADN mitocondrial), y se ha
demostrado que resiste el impacto del ambiente a lo largo del
tiempo siempre y cuando esté conservado en los intersticios
oseos y dentales de los remanentes organicos (Pi#bo, 2004).
Esta molécula, que contiene las instrucciones fundamentales
para la organizacion y reproduccion de cada ser vivo, se
puede extraer, amplificar y secuenciar en el laboratorio.

La correspondencia directa entre la identidad de cada
resto humano y las secuencias de los nucleotidos del ADN
extraido de sus huesos y dientes se ha revelado mediante
rigurosos métodos in vitro y por simulacion computacio-
nal, convirtiéndose en fundamento de una nueva ciencia,
la antropologia genética o molecular, complementaria de la
antropologia fisica. La informacion obtenida con base en la
morfologia de restos 6seos y dentales puede contrastarse hoy
con las secuencias genéticas que estos contienen en el ADN.
Estas secuencias, en razon de su filiacion molecular con el
resto de la especie y, en particular, con su linaje familiar,
permiten individualizar y afiliar cada hallazgo individual
con su parentela mas cercana y con la mas distante. Ahora
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bien, tres definiciones basicas de la genética de poblaciones
son necesarias para la presente reflexion: el concepto de
“clado”, que representa el parentesco taxondmico en el
arbol filogenético de todas las especies vivas; el concepto de
“haplogrupo”, que representa el parentesco intraespecifico
(o familiar), y el concepto de “haplotipo”, que representa la
identidad individual.

La posibilidad de definir individualidades y parentescos
a partir de las secuencias genéticas obtenidas del material
bioldgico proveniente de los restos en excavaciones arqueo-
logicas sera la base de la presente reflexion académica, en
la que se pretende hacer una aproximacion a la evidencia
genética de los primeros pobladores del territorio colom-
biano y, en particular, de la sabana de Bogota, con base en
algunos resultados moleculares preliminares en las pobla-
ciones estudiadas en el Instituto de Genética Humana de la
Universidad Javeriana en colaboracion con antropo6logos,
arqueologos y genetistas de diferentes universidades.

Linajes genéticos en el ADN en América

Las sociedades tradicionales se han organizado de diferen-
tes maneras, incluidas, generalmente, subestructuras fami-
liares denominadas “linajes”, “clanes” o “tribus”. Estas
subdivisiones poblacionales se relacionan con un ancestro
comun, el cual distingue a cada grupo del resto de la pobla-
cion. En el caso que nos ocupa, los hallazgos directos
obtenidos a partir del ADN de restos humanos indigenas
prehistoricos, se pueden confrontar con las tipificaciones del
ADN de individuos contemporaneos con ancestro indigena
para conformar una base de datos ampliada que permita
entender el origen del hombre americano.

Linajes maternos. Los hallazgos experimentales en el
ADN han mostrado que, entre los diferentes marcadores
moleculares de filiacion o descendencia, cada individuo
dispone de un patrimonio genético exclusivamente materno
que esta asociado a las mitocondrias citoplasmaticas del
ovulo que lo origina, en tanto que se ha podido comprobar
que al ingresar al 6vulo en el momento de la fecundacion,
el ADN mitocondrial del espermatozoide, es decir el ADN
mitocondrial paterno, activa un proceso de degradacion
lisosomal y se diluye hasta su eventual desaparicion en
medio de cientos de mitocondrias de origen materno en el
ovulo fecundado (Sato & Sato, 2013; Carelli, 2015). Asi, las
mitocondrias maternas pasan de generacion en generacion a
través de las hijas de cada vinculo y, en consecuencia, el
linaje uniparental materno o mitocondrial podria coincidir
con los linajes culturales de las sociedades matrilineales.

Linajes paternos. Existe también un patrimonio molecu-
lar exclusivamente paterno que esta asociado al ADN del
cromosoma Y que, como se sabe, es exclusivo del sexo
masculino, cuyos cromosomas sexuales son el cromosoma
X y el cromosoma Y, mientras que los del sexo femenino
son dos cromosomas X. En este sentido, por definicion, el
patrimonio genético del cromosoma Y solo se hereda a los
hijos varones y deberia coincidir con los linajes culturales de
las sociedades patrilineales.
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La exposicion sobre la eventual correspondencia de
los marcadores genéticos con referentes tan complejos
como las subdivisiones culturales de todos y cada uno de
los grupos humanos requiere, en este punto, ampliar la
definicion de dos de los tres elementos conceptuales de la
genética de poblaciones que han permitido proponer una
estructura taxonoémica molecular en la especie humana: los
“haplogrupos” y los “haplotipos” genéticos.

Haplogrupos genéticos. En diversos estudios genéticos
poblacionales con marcadores uniparentales (el ADN mito-
condrial, ADNmt, o el ADN del cromosoma Y, ADNcrY),
se ha encontrado que determinados grupos genéticos com-
partian ciertos polimorfismos especificos y presentaban
un origen comun. Estos grupos genéticos se denominaron
“haplogrupos”, puesto que se referian a una parte del genoma
que es haploide, pues no tiene contraparte parental (Torroni,
et al., 1992), y se clasificaron con un codigo alfanumérico.
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Una vez concertada la nomenclatura de este sistema de
referencia molecular, se encontré que los haplogrupos mito-
condriales humanos tenian un origen comun y estaban distri-
buidos en el planeta con un patrén geografico especifico: los
haplogrupos E, L1, L2, L3, M y N principalmente en Africa
y Medio Oriente; los haplogrupos H, I, J, K, T, U, Vy W
en Europa y Medio Oriente; los haplogrupos P, Q, Ry Z
en Medio Oriente; los haplogrupos F, G, O, S e Y en Asia,
Australia y Oceania; los haplogrupos A, B, C, y D en Asia 'y
en nativos americanos, y el haplogrupo X en Europa, Medio
Oriente y en un pequefio nimero de nativos norteamericanos
(Van Oven & Kayser, 2008) (Figuras 1 y 2).

Otro tanto sucedié con los marcadores uniparentales
paternos del cromosoma Y, para los cuales también se
dispone de un mapa con el origen de cada haplogrupo y
con las rutas de migracion global de cada uno de ellos en el
planeta (Figura 3).

Haplogrupos del ADN mitocondrial (mtADN) humano
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Figura 2. Migracion de las poblaciones humanas segin los marcadores o haplogrupos del ADN mitocondrial. Tomado de: Wikimedia
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Figura 3. Migracion de las poblaciones humanas segiin los marcadores o haplogrupos del cromosoma Y. Tomado de: Wikimedia Commons,

http://es.wikipedia.org

Con base en estos patrones de distribucion, se concluyd
que los haplogrupos mitocondriales y los haplogrupos del
cromosoma Y exhiben una filiaciéon que fue especifica de
continente y, en consecuencia, se han convertido en una
herramienta util para los estudios de poblamiento y de
los procesos de microevolucién que han resultado de las
migraciones humanas a través de los diferentes ecosistemas
del planeta. En este orden de ideas, se ha propuesto para todos
los linajes indigenas americanos contemporaneos al menos
un ancestro comun paterno mayoritario en el cromosoma Y
del ADN nuclear (Pena, et al., 1995; Battaglia, et al., 2013),
asi como cinco ancestros comunes maternos principales en
las regiones hipervariables del ADN mitocondrial (Torroni,
et al., 1993; Shurr, et al., 1990; Achilli, ef al., 2008). Se
ha podido calcular que estos hipotéticos ancestros comunes
habitaban en el territorio siberiano hace mas de 22.000 afios,
y se postula que un grupo de sus descendientes habria pasado
al continente americano en los tiempos de la ultima edad
de hielo (o glaciacion de Wiirm/Wisconsin), cuyo periodo
maximo se ha datado aproximadamente entre 16.000 y
20.000 anos a. P. (Goebel, ef al., 2008; Dulik, et al., 2012;
Santos, et al., 2012).

Debe resaltarse que otras aproximaciones cientificas han
postulado también ancestrias indigenas comunes a partir de,
por ejemplo, el estudio de las lenguas americanas contem-
poraneas (Greenberg, 1986). Es significativo y util saber
que la aproximacion lingiiistica se asemeja en forma y fondo
a la aproximacion genética, por cuanto ambas se basan en
la comparacion y proyeccion de secuencias combinatorias
de letras (en el caso de los nucleotidos del ADN: 4 letras

diferentes, A, T, G y C, correspondientes a los nucle6tidos
adenina, timina, guanina y citosina). En ambos casos, los
cambios puntuales o en bloque, cuya coalescencia (o coinci-
dencia ancestral) ha sido demostrada, refieren a un origen
siberiano para los primeros pobladores del nuevo continente.

Haplotipos genéticos. Cada haplogrupo genético, tanto
mitocondrial como cromosdémico, se caracteriza por una
serie de mutaciones principales, o mutaciones consenso, que
lo hacen diferente de los demas pero, a su vez, contiene un
nimero indefinido de mutaciones especificas de un mismo
haplogrupo que pueden servir para caracterizar a cada
sublinaje en cada poblacion estudiada. La suma individual
de estas mutaciones subespecificas recibe el nombre de
“haplotipo” genético, el cual puede llegar a identificar lina-
jes familiares individuales en el seno de cada comunidad.

Asi, al presentar estudios moleculares poblacionales, se
deberan considerar al menos dos niveles de resolucion: un
nivel macro de haplogrupos, que reune a todo el clan, y un
nivel micro que retine cada linaje o cada familia. En sintesis,
los miembros de un haplogrupo determinado pueden o no
pertenecer a la misma familia o linaje, a la manera de los
clanes escoceses o, en nuestro medio, de los individuos que
comparten un apellido con ancestro comin debidamente
documentado o probado.

Proyeccion ancestral de los estudios moleculares en
indigenas contemporaneos

Ya se menciono en la introduccion que el ADN podia con-
servarse a través de los siglos en los intersticios de huesos y
dientes. Sin embargo, debe considerarse que el ADN de cada
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ser humano también se conserva con muy pocas mutacio-
nes, de manera integra y funcional, en los descendientes
de cada individuo gracias a los mecanismos de duplicacion
celular que prolongan las especies vivas generacion tras
generacion, con una particularidad: en términos generales
(con la unica excepcion de una pequefia region terminal
del cromosoma Y), ni el ADN mitocondrial (ADNmt) ni el
ADN del cromosoma Y (ADNcrY) recombinan los genes
que contienen, como si sucede con el ADN nuclear en los 22
pares de cromosomas restantes y en el cromosoma X. Esta
caracteristica, es decir, la ausencia relativa de recombinacion
en el ADNmt y en el ADNecrY en cada generacion, hace que
se pueda proyectar confiablemente al pasado la informacion
obtenida en este tipo de ADN en poblaciones actuales y, por
lo tanto, que se puedan hacer predicciones suficientemente
solidas sobre la composicion hipotética del ADN ancestral
hasta los primeros pobladores de cada continente.

Por esta razon, las tipificaciones del ADN de individuos
contemporaneos con ancestro indigena se han podido utilizar
para conformar una base de datos que permite compren-
der el origen genético del hombre americano y, con base en
trabajos deductivos, se han propuesto los ancestros comunes
paternos y maternos de los linajes indigenas americanos
contemporaneos estudiados con las herramientas de la
genética molecular.

A finales del siglo pasado, como se dijo, los ADNmt
de indigenas nativos americanos se reducian a cuatro
haplogrupos principales de origen asiatico compartidos por
poblaciones de Norteamérica, Centroamérica y Suramérica
(Tamm, 2007). Estos haplogrupos “panamericanos” fueron
inicialmente denominados A, B, C y D, y hoy presentan un
gran nimero de ‘sub-haplogrupos’ a partir de la primera
division en la que se describieron como A2, B2/4, Cl1/4 y
D2/4. A partir de ellos se han propuesto decenas de nuevos
sublinajes o clados (véase el portal http://www.phylotree.org)
en funcion de los hallazgos en individuos de las diferentes
poblaciones indigenas estudiadas hasta la fecha, con lo
cual se han configurado troncos poblacionales moleculares
provisionales para la totalidad de los indigenas americanos
prehistoricos y contemporaneos (Perego, et al., 2010; Bisso-
Machado, et al., 2012). Se ha incluido, ademas, por lo
menos un quinto linaje, el linaje X2a, que es minoritario en
Norteamérica y se encuentra principalmente en las regiones
de los Grandes Lagos, de las Grandes Planicies y en el
Pacifico noroeste (Reidla, ef al., 2003). Recientemente, con
base en la presencia de uno de los 22 sublinajes referidos,
a los cuales se afnadieron los macrolinajes A2, B2, D1 y
M, se propuso la configuracion de un panel de genotipifi-
cacion especifico para determinar la ancestria americana
(Coutinho, et al., 2014).

Por su parte, los linajes masculinos representados por
los marcadores del cromosoma Y presentan en América una
predominancia de lo que se ha denominado el macrohaplo-
grupo Q panamericano (Battaglia, et al., 2013). Veamos
un ejemplo de la utilidad de los haplogrupos y haplotipos
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genéticos maternos o mitocondriales en el estudio del pobla-
miento americano y de su eventual origen. Al analizar en
indigenas contemporaneos 69 genomas mitocondriales com-
pletos para dos de los sublinajes o haplogrupos menores
particulares, el haplogrupo D4h3 y el haplogrupo X2a,
se encontr6 que el sub-haplogrupo D4h3a, detectado con
poca frecuencia en poblaciones modernas y antiguas de
Norteamérica y Suramérica, aparecia geograficamente limi-
tado a poblaciones que habitan la costa Pacifica, en tanto
que el sub-haplogrupo D4h3b, emparentado estrechamente
con el primero de estos haplogrupos, se ha localizado en la
China (Perego, et al., 2009), lo cual revela la conectividad
transcontinental de esta familia genética.

Otro ejemplo significativo en el estudio molecular de
poblaciones indigenas contemporaneas, es el que resulta
de los metaanalisis de marcadores genéticos uniparentales
reportados en amerindios colombianos (Mesa, et al., 2000)
o suramericanos (Bisso-Machado, et al, 2012). En un
extracto de la tabla publicada por estos ultimos autores, en
la que relacionaron los haplogrupos mitocondriales (es decir,
los linajes maternos) de 6.697 individuos pertenecientes a
109 comunidades indigenas suramericanas, se puede cons-
tatar que casi la mitad de estas (3.266 individuos en 50
comunidades), hoy asentadas entre los 11 grados de latitud
norte y los 4 grados de latitud sur (Bisso-Machado, et al.,
2012), presentan los siguientes porcentajes de cada uno de
los haplogrupos nativos americanos: 28,4 % de los linajes
maternos pertenecen al haplogrupo A; 24,6 %, al haplogrupo
B; 28,5 %, al haplogrupo C, y 14,9 %, al haplogrupo D, para
un total de 96,4 % perteneciente a haplogrupos maternos
caracteristicos de los amerindios en estas poblaciones.
El 3,6% restante pertenece a otros haplogrupos, es decir
a haplogrupos no americanos, lo cual es evidencia del
mestizaje con otras poblaciones que migraron a América en
tiempos poscolombinos. Estos mestizajes no son generales
y se presentaron con mayor frecuencia (en 12 a 59 % de sus
miembros) en los grupos Guahibo, Guayabero, Awa-Juriti,
Piapoco y Saliba (Tabla 1).

Por el contrario, los resultados correspondientes a
los haplogrupos del cromosoma Y (es decir, a los linajes
paternos) evaluados en 590 individuos pertenecientes a 29
comunidades diferentes, mostraron un porcentaje mayor de
mestizaje con haplogrupos no amerindios. En efecto, para
el mismo rango de latitudes (entre los 11°N y los 4° S),
se reportd 50 % con el macrohaplogrupo Q, mayoritaria-
mente amerindio, y 50 %, con haplogrupos no amerindios
provenientes de mestizajes con inmigrantes masculinos
poscolombinos, lo que esta claramente relacionado con un
aporte no amerindio de origen paterno.

Un tercer ejemplo de la proyeccion de los estudios
genéticos contemporaneos como fundamento de la compo-
sicion genética y filiacion de los primeros pobladores en
Colombia, lo constituye nuestro trabajo colaborativo con
el Departamento de Antropologia de la Universidad de
Kansas sobre la relacion biologica entre las poblaciones de
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Tabla 1. Haplogrupos mitocondriales en indigenas modernos del
norte de Suramérica

Poblacién n Haplogrupo (%)
A B C D Otros

Wayuu 89 26 28 45 0 1
Kogi 153 67 0 33 0 0
Arsario (Wiwa) 76 63 0 37 0 0
Chimila 35 88 0 3 6 3
Arhuaco (Ijka) 134 87 1 12 0 0
Yukpa 88 0 100 0 0 0
Zenu 107 19 38 36 5 2
Embera 43 53 35 2 5 5
Tule (Cuna) 30 50 27 20 0 3
[Guane] 33 12 64 0 24 0
Cubeo 22 27 18 50 5 0
Makiritare 10 20 0 70 10 0
Kali'na (Galibi) 29 7 41 38 7
Guahibo 99 52 3 33 12
Waunana 161 21 49 16 14 0
Palikur 64 1 47 4 47 1
Makushi 10 10 20 30 40 0
Paez 51 59 12 27 2 0
Piaroa 28 36 11 21 32 0
Wapishana 12 0 25 8 67 0
Emerillon 30 30 70 0 0 0
Guambioano 23 4 4 79 13 0
Yanomami 491 2 25 50 19 4
Guayabero 30 50 17 13 20
Curripaco 22 41 36 23 0
Tiriyo 32 9 19 22 47 3
Nukak 20 0 20 80 0 0
Apalai 120 37 1 30 32 0
Cayapa 120 29 40 9 22 0
Wayampi 99 62 11 8 19 0
Siona 12 75 17 0
Pasto 9 67 33 0 0
Yagua 12 25 0 67 0
Ingano 111 18 38 42 0 2
Tucano 17 0 18 47 35 0
Coreguaje 69 4 20 66 4
Awa-Juriti 18 0 72 11 17
Muinane 19 11 21 37 26 5
Poturujara 23 44 0 26 30 0
Katuena 23 26 9 35 30 0
Wai-wai 26 15 15 43 27 0
Urubu-Kaapor 42 21 31 14 29 5
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Huitoto 35 23 3 25 46 3
Arara 70 54 20 26 0
Awa-Guaja 53 13 87 0 0
Asurini 24 4 54 17 21 4
Piapoco 39 18 3 15 5 59
Puinave 19 5 16 58 16 5
Saliba 13 15 0 55 15 15
Ticuna 371 20 11 35 33 1
Total 3266 284 24,6 285 149 3,6

Nota. Tabla modificada a partir de Bisso-Machado, et al., 2012. No se
incluyen las comunidades con menos de nueve individuos.

Centroamérica y Suramérica con base en su composicion
genética mitocondrial (Melton, et al, 2007). En este
trabajo se analizaron muestras de ADN de 188 indigenas
contemporaneos pertenecientes a tres comunidades de len-
gua chibcha (Kogui, Arsario, Ijka) y una comunidad de
lengua arawak (wayuu) en el extremo norte de Colombia, y
se determind su relacion bioldgica con otras comunidades de
lengua chibcha.

Con los resultados de esta investigacion molecular, se
pudo demostrar una estructura genética compartida por los
grupos de la Sierra Nevada de Santa Marta y las poblacio-
nes maya centroamericanas, lo cual sugiere una temprana
expansion de norte a sur de poblaciones centroamericanas
de lengua chibcha, eventualmente asociada a estrategias de
subsistencia frente a cambios en las condiciones ecologicas
en esa region durante la transicion entre el Pleistoceno y el
Holoceno, que habrian tenido lugar 10.000 a 14.000 afios a.
P. Este hallazgo fue posteriormente confirmado por una de
las estudiantes doctorales del Instituto de Genética Humana
mediante un nuevo analisis del ADN mitocondrial en 700
individuos contemporaneos de 20 poblaciones nativas de
Colombia (Noguera-Santamaria, ef al., 2015). En cambio
los indigenas wayuu, a pesar de su cercania geografica con
los indigenas de la Sierra Nevada, resultaron muy distantes
genéticamente de estas comunidades de lengua chibcha y muy
cercanos en su ADN mitocondrial a comunidades amazoni-
cas como los Yanomamo, lo que revela, asimismo, un posi-
ble patron de poblamiento diferente para este macrogrupo.

Por ultimo, en una aproximacioén al poblamiento de
Colombia con base en marcadores moleculares, el programa
“Expedicion Humana” del Instituto report6 las frecuencias
de los haplogrupos A, B, C y D en 25 comunidades indigenas
diferentes (Keyeux, ef al., 2002). La distribucién actual de
estos haplogrupos mitocondriales es la base de la propuesta
sobre dos rutas diferentes de poblamiento en Suramérica,
por cuanto el haplogrupo D es relativamente escaso en
poblaciones mesoamericanas y esta bien representado en
comunidades indigenas que habitan al oriente del territorio.
Asi, habria habido una primera ruta de poblamiento a lo
largo de la costa Pacifica, y una ruta alterna posterior de
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poblamiento a través del collar de islas del Caribe, ruta esta
que podria haber sido bidireccional en diferentes momentos
de la historia (Keyeux & Usaquén, 2006).

Troncos fundadores de los indigenas
contemporaneos en el ADN moderno y antiguo

La mayoria de los estudios citados hasta este punto se han
llevado a cabo en muestras de individuos contemporaneos
denominados “indigenas”, o que asi se autodenominan
por tradicion cultural o familiar, todos ellos de finales del
siglo XX o comienzos del siglo XXI. Con base en su ADN
se han proyectado las secuencias obtenidas a los troncos
fundadores de los haplogrupos referidos. EI ADNmt de
estos 22 sub-haplogrupos identifica hoy de manera aparen-
temente completa el ancestro materno amerindio de todos
los indigenas americanos; los 22 sub-haplogrupos presentan
subdivisiones propiamente familiares e individuales deno-
minadas haplotipos. Cada uno de los miembros de un
haplogrupo puede pertenecer o no a la misma subfamilia o
clan, con subdivisiones que, como ya se menciond, recuer-
dan los clanes paternos escoceses.

En consecuencia, la mayoria de hipdtesis alternativas
acerca del poblamiento americano se han basado en predic-
ciones mas o menos fundamentadas sobre el pasado, asi
como en la coalescencia de los linajes estudiados y de los
haplogrupos y haplotipos identificados en individuos deno-
minados, en términos operativos, como individuos indigenas
modernos (Tamm, ef al., 2007; Reich, ef al., 2012; Achilli,
etal.,2013).

En el estudio de las primeras poblaciones del continente
americano es posible hacer deducciones moleculares y
proyecciones al pasado con base en el ADN conservado in
vivo en sus descendientes, y, ademas, tipificar directamente
el ADN extraido de restos 6seos antiguos de los indigenas
precolombinos. Ello ha permitido desarrollar un panorama,
ya no indirecto sino directo, de la identidad y de la filiacion
hipotética de los primeros pobladores americanos. En las
siguientes secciones se tratan especificamente los hallazgos
de tipificacion molecular de muestras precolombinas en el
contexto americano, y se presentan los hallazgos reportados
en Colombia por nuestro grupo de investigacion.

Estudios moleculares en restos 6seos de indigenas
precolombinos en Colombia

Para comenzar, es importante recordar que los haplotipos
genéticos que identifican a cada individuo en la comunidad
varian entre si, esencialmente en razon de las mutaciones
que se acumulan en el genoma a través del tiempo. Estas
mutaciones permiten afiliar a su portador a linajes familiares
de mayor o menor antigiiedad en funcion del momento de
aparicion de la mutacion correspondiente. En consecuencia,
la identificacién molecular de un haplotipo determinado en
restos humanos precolombinos permite confirmar de manera
cierta y directa su presencia en una region especifica del
continente americano, asi como fundamentar la eventual
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continuidad de su linaje a través del tiempo mediante la
comparacion con haplogrupos y haplotipos modernos que se
hayan reportado en la misma zona o en otras diferentes y, en
ocasiones, muy distantes.

Restos oseos paleoamericanos. El universo disponible
de restos humanos precolombinos en América es relati-
vamente reducido, y mucho mas escaso el conjunto de restos
0scos paleoamericanos comparado con el universo dis-
ponible en los genomas contemporaneos de los eventuales
descendientes de los primeros pobladores, cuya composicion
se comento en la seccion anterior. La Tabla 2 presenta los
principales referentes arqueoldgicos paleoamericanos que
han sido reportados en Suramérica, entre ellos el trabajo
de Marcela Diaz-Matallana, estudiante doctoral de nuestro
equipo (Diaz-Matallana, ef al., 2014, 2016), en los restos
humanos de la cultura checua, cuya excavacion arqueoldgica
fue coordinada en 1991 por Ana Maria Groot en Nemocon,
departamento de Cundinamarca, y que correspondia al
asentamiento de cazadores y recolectores en una secuencia
cultural entre 8.500 y 3.000 afios a. P. (Groot, 1992).

La datacion directa de restos dseos pertenecientes a
este hallazgo, asi como la datacion estratigrafica de los
elementos de contexto, permite postular al menos dos nive-
les de ocupacion humana que corresponden a la zona I, CHI
(8.200 + 110 afos a. P.), y a la zona II, CHII (7.800 + 160
afios a. P.).

La exitosa extraccion, amplificacion y tipificacion
molecular del ADN mitocondrial de siete individuos de la
zona I y de cuatro de la zona II (véase el electroferograma
de la Figura 4 como evidencia de la calidad de las tipifica-
ciones logradas a partir del ADN antiguo de este hallazgo),
evidencio6 una gran diversidad humana en este asentamiento,
pues en la zona mas antigua (CHI) se inhumaron indivi-
duos pertenecientes a cuatro linajes maternos diferentes: A2,
B2, C1 y D4, y en la zona mas reciente (CHII), individuos
pertenecientes a los linajes A2 y B2, representados por
un total de siete haplotipos o lineas familiares diferentes,
lo cual contradice la idea tradicional de que se trataba de
grupos aislados muy poco diversos (Tabla 3).

La diversidad de los haplogrupos encontrados en este
pequeiio asentamiento paleoamericano en la sabana de
Bogota podria implicar que el numero de sus pobladores
era mayor del previsto y, por otra parte, muestra bien la
continuidad en el tiempo de algunos haplotipos, es decir de
algunas lineas familiares, puesto que se hallaron individuos
con haplotipos idénticos en las dos zonas estratigraficas
en un rango de tiempo de cerca de 700 afos, entre 8.310 y
7.640 afos a. P.

Al comparar estos haplogrupos paleoindios con los
haplogrupos modernos en la poblacion mestiza del depar-
tamento de Cundinamarca, se evidencid, asimismo, una
continuidad genética global en los haplogrupos A2, B2
y Cl1, y una aparente desaparicion del haplogrupo D4, en
particular del subclado D4h3a, en esta region. Este ultimo
subclado, hallado en uno de los restos dseos de los checua, se
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Tabla 2. Restos 0seos paleoamericanos en Suramérica

Lugar y hallazgo arqueologico Rango cronolégico (a. P.)

Cundinamarca, Colombia

» Tocaima 12.000
Cundinamarca, Colombia

* Sueva | 10.090 + 903
Gachala-Cundinamarca, Colombia

* Guavio 1 9.360 + 45°
Cundinamarca, Colombia

* Tequendama 1 y 2 9.740 + 1353

Nemocoén-Cundinamarca, Colombia

* Checua 8.500 — 3.000%
Cundinamarca, Colombia

e Chia III 5.040 £+ 100
Soacha-Cundinamarca, Colombia

* Aguazuque 5.030 + 40°

Mosquera-Cundinamarca, Colombia

* Vistahermosa 3410+£35a3.135+£35

Boyacd, Colombia

* Floresta 7.950 +40°(7.040 a 6.680 cal.)

Lagoa Santa, Brasil

e Lapa Vermelha IV: “Luzia” 10.030 + 60°
Lagoa Santa, Brasil

e Cerca Grande 2, 5,y 6 8.500 — 8.000
Brasil

* Region Amazonica 4.000 - 500

Valle Chacama, Pert

* Huaca Prieta 14.200 — 13.300°

Argentina noroccidental (Puna)

* Antofagasta de la Sierra 9.500 —3.500

Pampas argentinas
* Arroyo Seco 2, Chocoriy La Tigra ~8.000

Norte de Chile

 LLuta, Azapa y Camarones 6.000 — 500
Monte Verde, Chile

* Pre-Clovis 14.600
Chile

* Tierra del Fuego 4.500 — 500

'Edad AMS exacta. ? Edad estratigrafica. * Checua, datado inicialmente
mediante estratigrafia; posteriormente, algunos individuos, gasteropodos
y carbon se han datado mediante “C (Minelli, et al, 2012; Neves, et
al., 2007), y resonancia paramagnética electronica (EPR) (Sandoval &
Almanza, 2012). * Datacion mediante '“C. Tabla modificada a partir de
Diaz-Matallana, et al., 2016

considera un marcador raro por cuanto solo ha sido reportado
en algunos individuos paleoamericanos (Kemp, et al., 2007,
Cui, et al., 2013; Rasmussen, et al., 2014; Bolnick, et al.,
2014; Diaz-Matallana, 2014; Diaz-Matallana, et al.,2016),
en individuos precolombinos de Tierra del Fuego (Garcia-
Bour, et al., 2004), en nativos americanos modernos en
Argentina y Chile (De Saint-Pierre, ef al., 2012) y, en un
solo individuo mestizo de Bogoté (Brye, et al., 2010).
Restos oseos precolombinos recientes. Una vez descri-
tos los hallazgos moleculares en restos 6seos de la cultura
checua de la sabana de Bogota, se presentan los sucesivos
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resultados moleculares obtenidos en los hallazgos de comu-
nidades precolombinas mas recientes: a) en el periodo
Formativo temprano, cerca de 2.000 afios a. P., en las inme-
diaciones de la laguna de la Herrera al suroccidente de
la sabana de Bogota (Silva, et al., 2008); b) en el periodo
Muisca temprano (Jara, et al., 2010), cerca de 800 afios a. P.,
al suroriente de la sabana de Bogota; c) en el periodo Muisca
tardio, entre 500 y 8.000 afios a. P., en los territorios de la cul-
tura guane al nororiente de Colombia (Casas-Vargas, et al.,
2011). Se presentan, asimismo, los resultados preliminares
de dos trabajos suplementarios aun en curso en restos 6seos
de los entierros muiscas de la zona del Templo del Sol en
Sogamoso, Boyaca (Figura 5) (Casas-Vargas, ef al., 2017).

a) Periodo Formativo temprano. Se analizaron 11
individuos pertenecientes al yacimiento arqueologico Madrid
2-41, de una edad aproximada de 2.000 afios, mediante la
amplificacion y secuenciacion de un fragmento de ADNmt
de 192 pares de bases (pb) o nucleodtidos en el segmento
hipervariable I, siguiendo criterios estrictos de autentici-
dad del ADN arcaico. Las secuencias se compararon con
secuencias existentes en bases de datos de Norteamérica
y Europa mediante herramientas bioinformaticas. Las 11
secuencias resultaron idénticas y fueron clasificadas como
pertenecientes al haplogrupo B, lo cual puede relacio-
narse con el tipo de entierro ritual practicado en Madrid
2-41, es decir que los individuos analizados probablemente
hicieran parte de una familia jerdrquicamente importante
en esta antigua sociedad y estaban vinculados por filiacion
materna. La busqueda de secuencias homologas en las bases
de datos estadounidense y europea no arrojo coincidencias
exactas, aunque existe el reporte de un individuo amazoénico
de cerca de 4.000 afos de antigiiedad reportado en Brasil
cuya secuencia coincide con la hallada en Madrid 2-41.
En conclusion, los individuos del yacimiento arqueologico
Madrid 2-41, referido generalmente como perteneciente a
la cultura Herrera en razon de su localizacion en torno a la
laguna del mismo nombre, estaban estrechamente emparen-
tados entre si por linea materna y presentaron una secuencia
aparentemente ausente en poblaciones actuales en el resto
de América (Silva, et al., 2007).

b) Periodo Muisca temprano. Se tipifico el ADNmt
de un total de 24 muestras dseas provenientes del rescate
arqueologico de la Avenida Villavicencio en el barrio Can-
delaria La Nueva al suroriente de Bogotd, y en una primera
aproximacion global se encontré que todas ellas compartian
el haplogrupo A (Jara, et al., 2010). Posteriormente, estas
mismas muestras se analizaron con mayor detalle para definir
sus haplotipos (Sanchez, 2007), y se encontr6 que todas las
muestras menos una presentaban un haplotipo comun en el
haplogrupo A2. El individuo diferente en este mismo haplo-
grupo presentaba una mutacion privada (adenina por guanina)
en la posicion 16213 del ADN mitocondrial, mutacion que
se puede utilizar como referencia para identificar su linaje
familiar y que es relativamente frecuente en los actuales
habitantes del altiplano cundiboyacense (Roa, 2005).

425



Gomez-Gutiérrez A

Rev. Acad. Colomb. Cienc. Ex. Fis. Nat. 41(161):418-434, octubre-diciembre de 2017

doi: httn://dx.doi.ore/10.18257/raccefyn.488

| 03b_55R Fragment base #290. Base 41 of 105
C A G T A C A T A G T A C A T A A A A C C AT
d T 1 AT d T AT 1T AT d 1 Jd d T A
II. .'ﬁ\- |II L'| " A Iy .'ﬂ'. 3l I|I | ."{\'- A \ .‘IJ\", i
\ | I'. II |I II' ",I I|' 'I .l'h'l | "I [ I|I '|I II \ .-"\\. | I|I I."\\I I|I \ I|' Y
[ A A A [ T (A T A T N A A A U T A [
{ N T (N L A TR I W A Y | Vo N Y
1 [ (¥l ' 17 1 f (] i W W '.' 1 Il [ i | /
| .'I \ |5:' Voo .I'I \/ I'. .'I .t. \ \ .‘: I:': '.\ .'I : \/ .:I'.
D U O AN L A L A A
2_54F Fragment base #290. Base
A [ A T A T A a T A T A T A T T
n G T ACATA GT ACATA T T
il . I-' \ "
I r"‘n, { ."h", ."—\. .'P" ."A". ,"I I".I Iu'n'-, .'I I'. -'"1| ,"l I'. u"n". f f I'I -'I I'.
| | R T T L R [ [ A O [
II|I I|I I'| IlI I' IlI I|I I|II I'. .'I II 'I '.I Il I'. Illl I|I III I'I I|I I| III l' lI .' I'I I.'I II III |I I|I
VXL IAA LYV AS V )
03b_55F Fragment base #290. Base 17 of 109
C A G T A& C A T A G C A T A A A A C . A T
CA G T AR CA T AR G C AT AAAACLCTCRHA T
fal / M .'h'. ,'Iﬂl'l -'ﬂ'.
{4 .'I II'| Iu \ .'I \ ] |II | I'. | N 4 [
.'II .":I,"I '.l-' I]:I I'.l I-'I I'.”.-' v |I | I\.."I :" I'.I .'I |I
[ A AN A K ) AN

Figura 4. Electroferograma del ADNmt extraido de los restos de un individuo checua. Tomado de: Diaz-Matallana (2014)

Tabla 3. Haplogrupos (HG) y haplotipos del ADNmt en 12 restos dseos de la cultura checua.

Muestra Antigiiedad* Haplotipo HG
CHI-03a ND 16111T 16223T 16290T 16319A 16362C A2
CHI-03b ND 16111T 16223T 16290T 16319A 16362C A2
CHI-11 ND 16111T 16223T 16290T 16319A 16362C A2
CHI-13 8.200 - 7.200 a. P. 16111T 16115T 16223T 16290T 16319A 16362C A2
CHII-03 ND 16111T 16290T 16319A 16362C A2
CHII-04 ND 16111T 16223T 16290T 16319A 16362C A2
CHII-05 ND 16111T 16223T 16290T 16319A 16362C A2
CHI-07 7.800 - 6.800 a. P. 16183C 16189C 16217C 16244A 16274A B2
CHII-06 ND 16183C 16189C 16217C B2
CHI-01 ND 16183C 16189C 16217C B2
CHI-08 7.800 - 6.800 a. P. 16223T 16298C 16325C 16327T Cl
CHI-02 ND 16223T 16241G 16301T 16342C 16362C D4h3a

Tabla modificada a partir de Diaz-Matallana, ef al., 2016. *Datacion mediante '“C convencional segun Neves, et al., 2007

¢) Periodo Muisca tardio. En el marco de una colabo-
racion en curso con la Universidad de los Andes, se recuperd
ADN antiguo de 18 individuos pertenecientes a la sociedad
muisca del periodo tardio (1200-1600 d.C.) en Tibanica
(Soacha), Bogota, Colombia. Se amplificd la region hiper-
variable (HVSI) del ADNmt de segmentos de restos 6seos
antiguos. Las secuencias resultantes estan siendo analizadas
en este momento. El analisis de haplogrupos y haplotipos
se complementd en esta poblacion con la determinacion del
sexo de cada resto funerario, gracias a la estandarizacion
de la amplificacion de los genes SRY, Amelogenina-X y
Amelogenina-Y. Gracias a este analisis se pudo determinar,
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por ejemplo, que una de las muestras correspondia a una
mujer segin la ausencia de las bandas caracteristicas del
cromosoma Y (genes SRY y Amelogenina-Y). El sexo en
esta muestra habia sido clasificado por los antropdlogos
del equipo como “indeterminado” con base en las variables
clasicas de la antropologia fisica; en consecuencia, este
hallazgo molecular permitié evidenciar una vez mas las
ventajas de la aproximacion genética como complemento
de la aproximacion tradicional de la antropologia fisica.
Ademas, se encuentra en estudio la relacion de parentesco
entre los individuos de esta comunidad precolombina que
presentan ajuares en sus sepulturas, bajo la premisa de que
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Figura 5. Hallazgos arqueoldgicos estudiados en el Instituto de Genética Humana. Modificado a partir de: Instituto Geografico Agustin
Codazzi (http://geoportal.igac.gov.co/ssigl2.0/visor/galeria.req?mapald=22)

las altas jerarquias se transmitian en los muiscas de este
periodo a través del linaje materno. De ser asi, se deberan
encontrar linajes mitocondriales semejantes o idénticos en
los restos 6seos de lo que los antropdlogos han denominado
“la élite”.

d) Guanes. La datacion de contexto del hallazgo corres-
pondiente a estos restos 0seos se fijo en el aflo 1.090+70d.C.,
es decir cerca de 400 afios antes de la conquista espafiola.
En ese sentido, seria mas preciso hablar de la cultura
“protoguane”, puesto que los guanes fueron denominados
como tales por los cronistas conquistadores. Al tipificar
el ADN mitocondrial de 17 individuos exhumados de un
abrigo rocoso en el distrito de La Purnia, se encontrd que
35 9% de ellos presentaba el haplo-grupo A, 41 %, el haplo-
grupo By 24 %, el haplogrupo D, con ausencia aparente del
haplogrupo C.

Un total de nueve haplotipos diferentes caracterizaron a
este grupo humano, lo cual significa que estaba compuesto
por un minimo de nueve familias diferentes desde el punto
de vista materno. Entre éstos, tres haplotipos no habian sido
reportados en ningun individuo americano, ni moderno
ni precolombino. Los dos primeros se habian reportado
en individuos asiaticos, lo que respalda, una vez mas, la

filiacion remota compartida de América y Asia, y el tercero
se ha considerado como un haplotipo privado hasta que se
pruebe lo contrario, es decir, exclusivo de esta poblacion
precolombina mientras no aparezca reportado en otra comu-
nidad asiatica o americana.

En conclusion, los “protoguanes” parecen haber sido
una comunidad particularmente diversa desde el punto de
vista molecular, con evidentes parentescos con los muiscas
y sus descendientes contemporaneos, a pesar de la aparente
homogeneidad craneana reportada por los antropdlogos
fisicos como caracteristica de esta comunidad. Con base
en esta particularidad, se puede postular una poblacion
relativamente numerosa por cuanto no se halld evidencia
de un entrecruzamiento intrafamiliar que condujera a la
homogeneidad genética, lo cual puede ser resultado de las
condiciones ambientales en la region central de los Andes
orientales de Colombia, favorables a una mayor extension
territorial y una mayor densidad demografica comparadas con
otras poblaciones prehispanicas (Casas-Vargas, ef al., 2011).

¢) Muiscas del Templo del Sol. El analisis arqueologico
y genético-poblacional en curso de restos 6seos precolom-
binos de la sociedad muisca asociada al Templo del Sol en
Sogamoso (Casas-Vargas, ef al., 2017), permitird confirmar
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o refutar la tradicional hipdtesis de origenes ancestrales
diferentes para los muiscas del norte (liderados por el
Zaque) y los muiscas del sur (liderados por el Zipa) en la
sabana de Bogota (Rodriguez, 2011). Asimismo, se podran
dar luces sobre la continuidad genética de los pobladores de
este territorio a través de los tiempos de ocupacion.

Por el momento, en el marco del trabajo colaborativo de
Andrea Casas-Vargas, estudiante doctoral de nuestro equipo,
con el antropdlogo José Vicente Rodriguez de la Universidad
Nacional de Colombia, se ha podido registrar ya la presen-
cia de los haplogrupos A2, B2 y CI, hallados también en
los individuos paleoamericanos de la cultura checua (Diaz-
Matallana, et al., 2016). En 13 individuos analizados hasta el
momento en los restos de la zona circundante del Templo del
Sol, se encontraron tres haplogrupos diferentes, nueve corres-
pondientes al haplogrupo A2, tres al haplogrupo B2 y uno al
haplogrupo C1, revelando, una vez mas, una alta diversidad
en una muestra poblacional relativamente pequeiia. A estos
restos 0seos se les pudo practicar, adicionalmente, un analisis
de género molecular mediante la amplificacion del gen de
la amelogenina, cuyas caracteristicas alélicas son diferentes
en el cromosoma Y y en el cromosoma X, lo que permitio
confirmar en 12 de los 13 individuos el sexo reportado por
el analisis preliminar antropoldgico de los restos dseos vy,
en un solo caso, corregir el sexo previamente determinado,
por cuanto el individuo SM68 se habia clasificado como
femenino y presentd evidencia molecular de corresponder
a un individuo masculino XY (Tabla 4) (Casas-Vargas, et
al.,2017).

Segun los datos provisionales producto de nuestras
investigaciones moleculares cuidadosamente controladas, y
que cubren un espectro relativamente amplio de tiempos y
zonas de poblamiento diferentes en la region central de los
Andes orientales, la filiacion de los pobladores precolom-
binos de la cordillera oriental de Colombia analizados se
mantiene en los cuatro haplogrupos caracteristicos de todos
los indigenas americanos, y presenta haplotipos privados y
publicos. La coincidencia de algunos de estos haplogrupos
y sub-haplogrupos en diferentes comunidades a lo largo
de Norteamérica y Suramérica permite sustentar diversas
hipotesis sobre la migracion progresiva en sentido principal
de norte a sur, la cual determiné el acceso a diferentes regio-
nes del continente en los tltimos 20.000 afios.

Modelos de las oleadas migratorias hacia
Suramérica

En los estudios de antropologia fisica y molecular en pobla-
ciones modernas y ancestrales, se han sustentado diferentes
modelos de inmigraciéon de los primeros pobladores de
América. Mientras en algunos reportes se apoya una unica
migracion (Moraga, et al., 2000; Wang, et al., 2007,
Fagundes, er al.,, 2008), otros investigadores sugieren
al menos dos (Keyeux, ef al, 2002; Rothhammer &
Dillehay, 2009) o tres oleadas (Reich, et al., 2012), con uno
0 varios componentes sucesivos presentes en los sistemas
montafiosos de los Andes.
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A partir de muestras indigenas del extremo sur de
Suramérica, se han sugerido tres modelos de inmigracion
para este subcontinente (Bodner, 2012). Estos autores
consideran que el mas probable de los tres corresponde al
de la migracion costera de norte a sur, con colonizacion
transandina del interior subcontinental, seguida por extensas
migraciones transandinas con flujo génico bidireccional
de este a oeste. La Patagonia habria sido poblada hace
aproximadamente 15.000 afos por migrantes que siguieron
la ruta costera del Pacifico. Una vez llegaron a la zona de
Monte Verde, no pudieron avanzar mas a lo largo de la costa
debido a la extension de los glaciares que cubrian la mayor
parte de la Patagonia, y entonces habrian cruzado los Andes
y continuado su avance hacia el sur y hacia el interior por el
costado oriental de la cordillera.

Recientemente se reportd la existencia contemporanea
del linaje D4h3a5 en Patagonia y Tierra del Fuego, con
lo cual se refuerza la hipodtesis de la continuidad de las
poblaciones patagdnicas actuales con respecto a los grupos
fundadores (De Saint-Pierre, 2012).

Ademas del hallazgo de este particular sublinaje mito-
condrial de origen asidtico, restringido a la regiéon mas
austral del Cono Sur de Suramérica, las dataciones mas
antiguas asociadas a otros linajes moleculares tipicamente
americanos, como el DI y el B2, permiten sustentar la
hipotesis de que los primeros asentamientos de América
datan de 18.000 a 20.000 afos a. P. En consecuencia, los
primeros pobladores del extremo sur suramericano habrian
tomado de 3.000 a 5.000 afios para llegar desde el estrecho
de Bering hasta la Patagonia. Los resultados moleculares
indican que las poblaciones nativas actuales del sur de
Chile y de Argentina tuvieron un origen comun, y que el
proceso de colonizacion temprana no solo consistio de
una expansion de norte a sur por la costa del Pacifico, sino
también de movimientos poblacionales a través de los
Andes que explicarian el poblamiento temprano y rela-
tivamente disperso del territorio colombiano. En funcion
de los hallazgos presentados en el presente documento, se
puede tomar especificamente el sub-clado D4h3a como un
buen marcador de inmigracion americana. La presencia
de este marcador en restos oseos hallados en la sabana de
Bogota, con una antigiiedad aproximada de 5.000 afios a. P.,
provee evidencia genética de la dispersion y el arribo a este
territorio de individuos paleoamericanos por la ruta de la
costa Pacifica, con una sucesiva migracion transandina que
llevo este linaje al menos hasta el altiplano cundiboyacense.

Un reciente hallazgo molecular en el ADN del cro-
mosoma Y de mas de 1.000 indigenas nativos americanos
actuales concuerda con la tesis de un poblamiento inicial de
Suramérica en los tiempos inmediatamente posteriores a la
glaciacion de Wiirm/Wisconsin, seguido de largos periodos
de aislamiento en pequefios grupos tribales y, eventual-
mente, de nuevas oleadas de pobladores provenientes de
Asia (Roewer, et al., 2013). Ademas, en este mismo trabajo
se pudo identificar un nodo fundador de linajes paternos,
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Tabla 4. Analisis de sexo de los 13 individuos asociados al Templo del Sol.

Genética de los primeros pobladores de Colombia

Individuo Cementerio arqueologico Edad antropolégica  Sexo antropologico Biotipo Cronologia
SM27 MAS Adulto (40-50 afios) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM30 MAS Adulto (40-50 afios) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM31 MAS Adulto (40-50 afios) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM39 MAS Adulto (30-40 afios) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM43 MAS Desconocido Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM44 MAS Adulto (40-50 afos) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM47 MAS Adulto (40-50 afios) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM50 MAS Adulto (40-50 afios) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM61 MAS Desconocido Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM67 MAS Adulto (30-40 afios) Femenino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
| smes MAS Adulto (50-60 afios) Femenino Braquicéfalo  siglos IX-XVId.C. |
SM104 MAS Desconocido Masculino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
SM109 MAS Adulto (40-50 afios) Masculino Braquicéfalo siglos IX-XVI d.C.
Individuo SM27 SM31 SM39 SM43 SM44 SM47 SM68 SM104 SM109
D3S1358 16/18 14/15 15/18 15/16 16 16 15 15 15/16
VWA 14/16 16/17 K _a 16/19 15 16 K 16
D16S539 10/12 12 a 5 11/12 a a a 11/12
D2S1338 17 22/23 a a 22 a _a _a 18
Amelogenina X X X X X X XY XY XY
D8S1179 14 12/13 13 _a 11/14 13 13/14 12/13 13
SE33 19/28.2 19/29.2 _a _a _a _a a a 14/17
D19S433 13/15 13.2/14 _a a 13/15 14/14.2 13.2/14 14/15 13/15
THO1 7/9 7 _a _a 6/7 7/9 7 _a 6/7
FGA 22/27 19/25 a a 24/26 a a a 23/24
D21S11 31/31.2 30.2/32.2 _a _a 28/33.2 30 30 _a 28/32.2
D18S51 _a 13/14 _a _a _a _a _a _a 14/16

MAS: Museo Arqueoldgico de Sogamoso; _a: ausencia preliminar de resultado en la amplificacion genética correspondiente.

el haplogrupo C-M217 (C3*), el cual se halla restringido
al territorio de Ecuador en el noroeste suramericano. Este
mismo haplogrupo se encuentra con mucha frecuencia en el
centro, este y noreste asiaticos, pero hoy estd virtualmente
ausente en Norteamérica y Centroamérica, con la excepcion
de Alaska. Esta distribucion geografica, unida a los estudios
de coalescencia molecular que permiten determinar el
momento cronoldgico del ancestro comun mas reciente en
linajes semejantes, sustentan la hipotesis de la llegada de
este haplogrupo al Ecuador por la via costera o por la via
transpacifica cerca de 6.000 afios a. P.

Los diversos estudios en un nimero importante de restos
oseos disponibles hoy en museos y otras colecciones, ademas
de los estudios a partir de muestras de indigenas contempora-
neos en el siglo XXI, permitiran precisar las rutas de pobla-
miento americano y llegar a conclusiones sobre el grado de
filiacion de las comunidades humanas que han habitado el
territorio de Colombia a lo largo de su historia.

La evidencia genética de los primeros pobladores
desde el punto de vista médico

Una vez definidos los referentes moleculares en el ADNmt y
el ADNcrY, que han arrojado luz sobre las rutas preliminares
y la filiacion de los primeros pobladores, se consideraran en
esta seccion algunos aspectos relacionados con la evidencia
médica que permite un diagnéstico del estado de salud de las
poblaciones precolombinas. Este diagnostico puede basarse
tanto en las observaciones contenidas en los textos de los
cronistas de Indias, como en el estudio de los restos organi-
cos de los hallazgos arqueolédgicos y las representaciones
culturales de los grupos indigenas ancestrales americanos.
Una de las principales evidencias genéticas de los pri-
meros pobladores americanos proviene del analisis de la
ceramica prehispanica, particularmente aquella elaborada
por el grupo humano asentado en la frontera con el actual
Ecuador conocido como Tumaco-La Tolita. Este grupo, del
que se perdi6 la traza hace mas de 2.000 afios, dejo cientos de
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figuras de ceramica que registran su vida cotidiana, su entorno
y sus mitos. Entre ellas se encuentran varias que represen-
tan con la mas exquisita finura una serie de enfermedades y
permiten vislumbrar caracteristicas de su estructura genética
y testimoniar casos de sindrome de Down, acondroplasia,
mucopolisacaridosis, tumores faciales y enfermedades infec-
ciosas (Gomez, Briceiio & Bernal, 2007).

Como en el caso de los marcadores del ADN, las
proyecciones ancestrales son posibles mediante el estudio
de las enfermedades presentes hoy en las comunidades
indigenas contemporaneas y de aquellas detectadas directa-
mente en los restos dseos y dentales de las poblaciones
precolombinas o, eventualmente, en restos momificados,
como lo hicieron los académicos Gonzalo Correal (Correal
& Florez, 1992; Burgos, Correal & Arregocés, 1994;
Correal, 2004) y José Vicente Rodriguez (Rodriguez,
1992, 1999, 2006) en varios estudios pioneros en Colombia,
y como lo viene haciendo, por ejemplo, el antropdlogo
Carl Henrik Langebaek (Langebaek, 1988; Langebaek,
et al., 2011). En este punto debe sefialarse que se dispone
de una reciente revision de la paleopatologia en América
Latina publicada en 2007 por el Convenio Andrés Bello y
la Asociacion Latinoamericana de Academias Nacionales
de Medicina (ALANAM) (Sotomayor & Cuéllar, 2007).

Estudios moleculares en individuos con evidencia
de trepanacion craneana

Uno de los hallazgos arqueoldgicos que se han asociado a
la medicina precolombina es la existencia de restos 6seos
con trepanaciones craneanas. Un numero significativo
de estas trepanaciones permite suponer la supervivencia
del individuo correspondiente, en la medida en que se ha
hallado evidencia de regeneracion tisular en los bordes del
orificio trepanado. Los craneos de los individuos sometidos
a tales cirugias se encuentran en diferentes culturas, y se
han descrito también en Colombia (G6émez-Gonzalez
& Correal, 1973; Correal, 2004). A partir de muestras
aisladas de estos hallazgos particulares, nuestro grupo de
investigacion ha extraido, amplificado y secuenciado el
ADN mitocondrial de tres individuos prehispanicos hallados
en los afios 70 del siglo XX por Gonzalo Correal Urrego y
Jaime Goémez Gonzalez en territorio muisca en Colombia
(Diaz-Matallana, et al., 2012a), y de un individuo hallado
en los afios 60 del siglo pasado por Jorge Reynolds Pombo
en territorio de la cultura precolombina de los paraca en el
Pert (Diaz-Matallana, et al., 2012b).

Uno de los craneos hallados en territorio muisca fue
datado en 350 + 50 afios d.C. (cerca de 1.700 afios a. P.)
(Gémez-Gonzalez & Correal, 1973). Al tipificar su ADN,
se encontrd que dos de los tres crancos muiscas (prove-
nientes de Belén, Boyaca, y Nemocoén, Cundinamarca)
pertenecian al haplogrupo A2. El tercer craneo, proveniente
de una excavacion en Sopo, Cundinamarca, pertenecia al
haplogrupo B2 y presentaba el mismo cambio nucleotidico
en la posicion 16221 que el hallado en los restos dseos de
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la cultura Herrera del periodo Formativo temprano (Silva,
et al., 2007), pero también un nucledtido diferente en la
posicion 16217, lo cual lo relaciona con este individuo
precursor en el altiplano de manera un poco mas distante
(Diaz-Matallana, et al., 2012a).

Conclusion

En sintesis, las evidencias genéticas clinicas y moleculares
de los primeros pobladores corresponden a areas de estudio
cada vez mas precisas. Con base en ellas puede enten-
derse que los primeros pobladores americanos eran grupos
humanos migrantes que venian de lejos, desde el centro de
Africa, y que, una vez salidos de ese continente les tomd
alrededor de 40.000 afios llegar hasta el estrecho de Bering
y, a partir de su ingreso en América hace cerca de 20.000
afios, 4.000 afios mas para llegar hasta la Patagonia. Una vez
instalados en cada uno de los ecosistemas seleccionados en el
continente americano, estos grupos humanos se reprodujeron
y diversificaron con base en los factores ambientales y
genéticos determinantes que consolidaron los grupos étnicos
encontrados por los conquistadores europeos en los ultimos
afios del siglo XV, asi como otros eventuales viajeros tras-
atlanticos o transpacificos que dejaron, infortunadamente,
una muy precaria documentacion de sus viajes.

Los hallazgos y reportes de la genética molecular, asi
como los reportes basados en aproximaciones complemen-
tarias, que permitan entender la estructura biologica de estos
pobladores, seran esenciales para tipificar convenientemente
las primeras sociedades que poblaron el territorio colom-
biano como lo han sido para tipificar y definir identidades
en las generaciones del presente.
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